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Resumo
Este trabalho foi realizado com o objetivo de testar diferentes porcentagens de MAF e Call Rate na 
avaliação da qualidade dos dados genotipados, e suas implicações nas predições dos valores genéticos 
genômicos dos indivíduos. Para tanto, foram utilizados dados de eucalipto, contendo 1000 clones fenotipados 
para diâmetro da altura do peito (DAP), altura (ALT) e volume (VOL), e, 936 clones fenotipados para 
densidade básica pelo pilodyn® (PIL). Todos os clones foram genotipados com 2668 marcadores DArT. Os 
valores genéticos genômicos ( ) foram preditos via 5LGJH5HJUHVVLRQ e a capacidade preditiva (
) foi calculada pela correlação entre os HRVIHQyWLSRVREVHUYDGRVI3DUDYHUL¿FDURYLpVGDSUHGLomR
 foi obtido pela regressão de I em $TXDOLGDGHGDJHQRWLSDJHPIRLVDWLVIDWyULDXPDYH]TXHD
maioria das marcas apresentaram elevado Call Rate e a maioria dos marcadores apresentou MAF acima de 
9HUL¿FRXVHHPWRGRVRVFDVRVTXHDVSUHGLo}HVGRVHIHLWRVGRVPDUFDGRUHVQmRIRUDPYLHVDGDV'HVVD
forma, é importante levar em consideração o controle de qualidade. Em uma análise de seleção genômica, 
recomenda-se averiguar diferentes valores de controle de qualidade, visando adotar o melhor corte para 
cada situação.
Introdução
O uso de marcadores moleculares tem contribuído de forma importantíssima nos programas de 
melhoramento, isto porque possibilita a aplicação direta das informações de DNA na seleção, consequentemente 
DMXGDDDXPHQWDUDH¿FLrQFLDVHOHWLYDHDWHUXPDPDLRUUDSLGH]QDREWHQomRGHJDQKRVJHQpWLFRVFRPD
seleção. Ademais, possui baixo custo, em comparação com a tradicional seleção baseada em dados fenotípicos. 
De acordo com Resende et al., (2008), a seleção genômica ampla (JHQRPHZLGHVHOHFWLRQ– GWS) proposta 
por Meuwissen et al. (2001), tornou-se um método muito atrativo, sendo que, geneticistas e melhoristas 
UHQRPDGRVDGHSWRVGHPpWRGRVWUDGLFLRQDLVWrPGHPRQVWUDGRHFRQ¿UPDGRDVXSHULRULGDGHHH[HTXLELOLGDGH
prática do método em benefício do melhoramento animal e vegetal.
A seleção genômica ampla consiste na predição simultânea dos efeitos genéticos de inúmeros marcadores 
de DNA dispersos em todo o genoma de um organismo, de forma a capturar os efeitos de todos os locos, de 
grandes e pequenos efeitos, e explicar toda a variação genética de um caráter quantitativo. O procedimento 
55%/83555DQGRP5HJUHVVLRQ%/83%HVW/LQHDU8QELDVHG3UHGLFWLRQ) usa preditores do tipo 
%/83HDMXVWDRVHIHLWRVGRVPDUFDGRUHVFRPRYDULiYHLVH[SOLFDWLYDVSHUPLWLQGRDVVLPDSUHGLomRGH
valores genéticos genômicos dos indivíduos, o que demonstra grande utilidade no melhoramento genético. 
Contudo, uma das fases da seleção genômica ampla consiste na avaliação da qualidade dos dados 
JHQRWLSDGRV2&DOO5DWHWD[DGHDWHQGLPHQWRTXDOL¿FDomRRXUHSHWLELOLGDGHpXPDPHGLGDGHTXDOLGDGH
1 'RXWRUDQGDGR3URJUDPDGH3yVJUDGXDomRHP*HQpWLFDH0HOKRUDPHQWR±8)99LoRVD(PDLOJLVOD\QHPDLUD#\DKRRFRPEU 
2 'RXWRUDQGDGR3URJUDPDGH3yVJUDGXDomRHP*HQpWLFDH0HOKRUDPHQWR±8)99LoRVD(PDLOFDPLODMVF#\DKRRFRPEU 
3 0HVWUDQGRGR3URJUDPDGH3yVJUDGXDomRHP*HQpWLFDH0HOKRUDPHQWR±8)99LoRVD(PDLOLWDORJUDQDWR#JPDLOFRP 
4 3HVTXLVDGRU3yVGRXWRUGD(PEUDSD)ORUHVWDH3URIHVVRU&UHGHQFLDGRGR'HSDUWDPHQWRGH(VWDWtVWLFD±8)99LoRVD(PDLO
PDUFRVGHRQ#JPDLOFRP
 3URIHVVRU3yVGRXWRUGR'HSDUWDPHQWRGH(VWDWtVWLFD±8)99LoRVD(PDLOIDE\DQRIRQVHFD#XIYEU
6 3HVTXLVDGRUD'RXWRUDGD(PSUHVD9HUDFHO&HOXORVH6$6DOYDGRU%$(PDLONDULQD]DPSURJQR#YHUDFHOFRPEU
 3HVTXLVDGRU'RXWRUGD(PSUHVD9HUDFHO&HOXORVH6$6DOYDGRU%$(PDLOOHRQDUGRURVVH#YHUDFHOFRPEU 
8 'RXWRUDQGDGR3URJUDPDGH3yVJUDGXDomRHP%LRORJLD0ROHFXODU±81%%UDVtOLD(PDLOFDURVDQVDORQL#KRWPDLOFRP
9 'RXWRUDQGRGR3URJUDPDGH3yVJUDGXDomRHP%LRORJLD0ROHFXODU±81%%UDVtOLD(PDLOSHWUROLF#KRWPDLOFRP
103HVTXLVDGRU3yVGRXWRUGD(PEUDSD5HFXUVRV*HQpWLFRVH%LRWHFQRORJLDH3URIHVVRUGRFXUVRGH3yVJUDGXDomRHP&LrQFLDV
*HQ{PLFDVH%LRWHFQRORJLD±8&%%UDVtOLD(PDLO GDULRJUDWWDSDJOLD#HPEUDSDEU
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utilizada para eliminar marcadores com grande quantidade de valores perdidos, normalmente, opta-se por 
WUDEDOKDUFRP&DOO5DWHPDLRUTXH2XWUDPHGLGDGHTXDOLGDGHpD0$)IUHTXrQFLDGRDOHORPHQRV
FRPXPTXHHVWiUHODFLRQDGDFRPRSROLPRU¿VPRGRVORFRVPDUFDGRUHVQDSRSXODomRTXDQGRHVWHVVmRSRXFR
YDULiYHLVQmRDSUHVHQWDPUHOHYkQFLDJHQpWLFDQDSRSXODomR*HUDOPHQWHXWLOL]DVH0$)HQWUHRX
Caso a quantidade de dados perdidos por marcador não seja elevada, a imputação de marcas pode 
VHUXPDDOWHUQDWLYDH¿FLHQWHSDUDHYLWDUDQHFHVVLGDGHGHHOLPLQDUPDUFDGRUHVTXHSRUYHQWXUDSRGHP
ser importantes às características quantitativas. Para imputação existem várias metodologias disponíveis 
*HQJOHUHWDO3RODQGHWDO$HOLPLQDomRGHPDUFDGRUHVSRXFRSROLPyU¿FRVSRGHQmRVHUXPD
estratégia interessante, pois nesse caso poderia excluir marcadores que apresentam alelos raros associados 
à característica quantitativa. Para melhorar a capacidade dos métodos estatísticos de seleção genômica em 
detectar o efeito em alelos raros, Meuwissen et al. (2011) recomendam a padronização (divisão pela raiz 
quadrada da heterozigose de cada loco) dos valores de incidência dos marcadores, com isso marcadores com 
baixa variabilidade tende a aumentar seus valores na matriz de incidência genotípica.
Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi testar diferentes porcentagens de MAF e Call Rate na avaliação 
da qualidade dos dados genotipados, e suas implicações nas predições dos valores genéticos genômicos dos 
indivíduos.
Material e Métodos 
Para elaboração deste trabalho, foram utilizados dados de Eucalipto, pertencentes ao projeto de seleção 
genômica desenvolvido pela Embrapa em conjunto com a Veracel Celulose.  Foram cedidos dados de 1000 
clones fenotipados para volume (VOL), altura (ALT) e diâmetro da altura do peito (DAP) e, 936 clones 
fenotipados para densidade básica pelo pilodyn® (PIL). Todos os clones foram genotipados com 2668 
marcadores DArT (Diversity Arrays Technology) (Sansaloni et al. 2010). 
)RLUHDOL]DGRDQDOLVHVSDUDWRGDVDVFDUDFWHUtVWLFDVFRPRPRGHOR55%/830HXZLVVHQHWDO
XWLOL]DQGRRSDFRWHUU%/83(QGHOPDQGRVRIWZDUH5YHUVmR5'HYHORSPHQW&RUH7HDP
2011), considerando diferentes níveis de eliminação para Call Rate e MAF.  Foram utilizados call rate 
LJXDLVDHHPFRPELQDomRFRP0$)LJXDLVDHWRWDOL]DQGRGLIHUHQWHV
FHQiULRV3DUDWRGDVDVFRPELQDo}HVIRUDPFDOFXODGRVRVVHJXLQWHVSDUkPHWURVFDSDFLGDGHSUHGLWLYD
) calculada pela correlação entre os HRVIHQyWLSRVREVHUYDGRVI); viés dado pela regressão de I em  
por , em que,  representa a variância dos valores genéticos 
genômicos preditos. Dessa forma, a melhor predição será aquela com  igual a 1.  
Resultados e Discussão
'HDFRUGRFRPD)LJXUDREVHUYDVHTXHDPDLRULDGRVPDUFDGRUHVDSUHVHQWRX0$)DFLPDGH
HVVHHOHYDGRQ~PHURGHPDUFDGRUHVSROLPyU¿FRVpFRHUHQWHFRPDHVWUXWXUDGHXPDSRSXODomRDOyJDPD
FRPRpRFDVRGR(XFDOLSWR$TXDOLGDGHGDJHQRWLSDJHPIRLVDWLVIDWyULDXPDYH]TXHDPDLRULDGDVPDUFDV
apresentaram elevado Call Rate. 
Tabela 1. Porcentagem de marcas excluídas considerando diferentes valores de MAF e Call Rate (CR), para 
as características ADV (Altura, Diâmetro da altura do peito e Volume) e PIL.
Característica CR
MAF
0,01  0,1
ADV
 0,22  16,34
0,8  8,09 
0,9  18,14 
 33,4 39,06 46,62
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PIL
 0,22  
0,8 1,31  
0,9  16,08 
 30,02 36,21 44,64
Para todas as características ouve grande variação no número de marcas eliminadas, sendo que o numero 
de marcadores eliminados ao considerar menores níveis de eliminação por Call Rate (CR) e MAF, foi 
relativamente baixo, enquanto que, com maiores valores, o numero de marcadores excluídos aumentou 
JUDGDWLYDPHQWHFRPGHVWDTXHSDUD&5LJXDODRQGHDHOLPLQDomRGHPDUFDVIRLDFLPDGHHP
todos os níveis (Tabela 1). 
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Figura 1. Boxplot dos valores de MAF (A) e Call Rate (B) para as características ADV (Altura, Diâmetro 
na altura do peito e Volume) e PIL (densidade básica pelo pilodyn®).
3HORVUHVXOWDGRVREWLGRVQD7DEHODYHUL¿FDVHHPWRGRVRVFDVRVTXHDVSUHGLo}HVGRVHIHLWRVGRV
marcadores não foram viesadas. Quanto à eliminação, ocorreu um pequeno decréscimo na capacidade 
preditiva e na herdabilidade capturada com aumento da intensidade de marcas excluídas, com isto, pode-se 
supor que a eliminação considerando o MAF e Call Rate, pode ter levado a perda de marcadores importantes 
para as características em questão. 
Vale ressaltar que, os valores de incidência dos marcadores foram centrados na média e padronizados, 
FRPLVWRRPpWRGRGHVHOHomRJHQ{PLFD¿FDPDLVH¿FD]SDUDDGHWHFomRGH47/VDVVRFLDGRVDDOHORV
raros (Meuwissen et al. , 2011; Resende et al., 2012), destacando os efeitos da eliminação de marcadores 
FRQVLGHUDQGRR0$)TXHpXPFULWpULRGHHOLPLQDomRGHPDUFDGRUHVSRXFRSROLPyU¿FRV
Tabela 2. Resultados da predição dos parâmetros capacidade preditiva (r
fg
), regressão do GEBV nos valores 
fenotípicos (b
fg
) e herdabilidade capturada (h2) pelo método de seleção genômica considerando a eliminação de 
marcadores para diferentes MAF e Call Rate (CR), sem a eliminação dos marcadores (S.E.), para as variáveis 
Altura (ALT), Diâmetro na altura do peito (DAP), densidade básica pelo pilodyn® (PIL) e Volume (VOL).
Caracteres
CR  0,8 0,9 
S.E.
MAF 0,01  0,1 0,01  0,1 0,01  0,1 0,01  0,1
DAP
r
fg
   0,88    0,86 0,86 0,84 0,83 0,83 0,88
b
fg
0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98
h2  0,86   0,86   0,84 0,83    
PIL
r
fg
0,42 0,42 0,42 0,42 0,42 0,42 0,41 0,41 0,41 0,41 0,39 0,39 0,43
b
fg
1,00 1,00 0,99 1,00 1,00 0,99 0,99 0,99 0,99 0,99 0,99 0,99 1,00
h2 0,38  0,36 0,38   0,36  0,34 0,33 0,31 0,31 0,38
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ALT
r
fg
  0,44   0,44 0,46  0,44 0,46  0,44 0,46
b
fg
1,00 1,0 0,99 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 0,99 1,00 1,00 0,99 1,01
h2 0,26  0,23   0,23  0,24 0,23 0,24 0,22 0,21 0,26
VOL
r
fg
0,43 0,43 0,43 0,43 0,43 0,42 0,43 0,43 0,42 0,42 0,42 0,41 0,44
b
fg
1,01 1,01 1,00 1,01 1,01 1,00 1,01 1,01 1,00 1,01 1,01 1,00 1,01
h2 0,30 0,30 0,29 0,30 0,30 0,29 0,29 0,29 0,28 0,26 0,26 0,24 0,31
Quando se utiliza o critério de eliminação pelo Call Rate, são excluídas marcas com elevado número de 
dados perdidos. Como foi observado o decréscimo da capacidade preditiva e da herdabilidade capturada, 
SRGHVHFRQFOXLUTXHDLPSXWDomRGRVGDGRVSHUGLGRVIRLH¿FLHQWHXPDYH]TXHYiULRVPDUFDGRUHVTXH
provavelmente estão associados a características foram mantidos na analise.
Desse modo, conclui-se que, é importante levar em consideração o controle de qualidade, entretanto, 
deve-se considerar que este controle pode levar a exclusão de marcadores importantes para determinadas 
características, como foi observado neste trabalho. Dessa forma, em uma análise de seleção genômica, 
recomenda-se averiguar diferentes valores de controle de qualidade, visando adotar o melhor corte para 
cada situação.
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